Bioinformática no ensino de genética para o curso de graduação de Ciências Biológicas sob metodologia ativa by Mota, Everton Silva
  
 
UNIVERSIDADE FEDERAL DE SERGIPE 
CENTRO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS E DA SAÚDE – CCBS 










BIOINFORMÁTICA NO ENSINO DE GENÉTICA PARA O CURSO DE 



























BIOINFORMÁTICA NO ENSINO DE GENÉTICA PARA O CURSO DE 





Monografia apresentada ao Curso de 
Licenciatura em Ciências Biológicas do 
Departamento de Biologia da Universidade 
Federal de Sergipe como requisito parcial 
para obtenção do título de Licenciado em 
Ciências Biológicas. 

















A parte mais difícil da monografia, mas lá vai.... Gostaria de agradecer primeiramente a 
Deus, por me dar forças e me manter firme até aqui, em seguida aos meus pais que sempre 
me forneceram tudo que eu precisei para que eu conseguisse continuar estudando e 
realizando os meus sonhos, Evando e Joelma, sem vocês eu não seria ninguém. 
Ao meu irmão nas vezes que mesmo brincando dizia: “vá estudar rapaz” porque as vezes 
a preguiça chega e quer fazer morada, obrigado Erivan pelo apoio. 
Gostaria de agradecer ao meu Orientador Dr. Marcus Vinicius de Aragão Batista, pela 
paciência (e tem que ter muita comigo), orientações, aconselhamentos e até as broncas 
que são necessárias, obrigado Marcus, você contribuiu muito na minha formação 
profissional e pessoal. 
Ao Dr. Edilson Divino de Araújo, pois se não fosse por você, eu nem estaria no GMBio, 
muito obrigado por abrir as portas da ciência para mim, pelos conselhos, paciência e por 
toda confiança depositada, você faz parte da minha história. 
À professora Drª. Luciane Storti, com seus aconselhamentos sobre os projetos (e as vezes 
sobre a vida) muito obrigado, sei que nos conhecemos a pouco tempo, mas você já 
contribuiu bastante. 
A todos os meus professores, da graduação e do ensino fundamental e médio, vocês 
formaram esse cidadão, e algumas frases que ouvi no ensino fundamental me inspiram e 
motivam até hoje, obrigado! 
Ao pessoal do laboratório GMBio, (momento do medo de esquecer o nome de alguém) 
Conceição, Débora, Edilaine, Gerlane, Jordana, Lidiane, Fernanda, Luana, “Lucas²”, 
Melina, Rebeca, Myrela e Genilda; vocês me ensinaram muita coisa, e como sempre 
dizemos, a gente ganha pouco, mas se diverte! É muito bom trabalhar e ser amigo de 
vocês. 
À minha turma, (de loucos) vocês sabem que sem vocês o caminho teria sido muito mais 
árduo, vocês me ajudaram muito, em vários aspectos, muito obrigado pela parceria de 
sempre, em especial à Tanísia e Geovane que me ajudaram na validação do questionário, 
muito obrigado! 




Com o avanço da Biologia Molecular surgiram vários conjuntos de dados e, junto com 
eles, houve a necessidade de sistematizar e analisar esses dados para a geração de 
informações. Para desempenhar tal função surge uma nova área que engloba as Ciências 
Biológicas, Matemática e Ciências da Computação: A Bioinformática. Poucas 
universidades brasileiras oferecem cursos que lidam com aspectos relacionados à 
bioinformática em nível de graduação, assim, muitos biólogos deixam universidades sem 
ter nenhum conhecimento sobre Bioinformática. Por ser uma área intimamente ligada à 
Biologia Molecular, a Bioinformática se mostra uma importante ferramenta para auxiliar 
no ensino de algumas disciplinas, como a Genética. Neste contexto, o presente trabalho 
tem como objetivo introduzir a disciplina de Bioinformática para graduandos do curso de 
Ciências Biológicas matriculados na disciplina de Genética Molecular, através de uma 
metodologia ativa de ensino, visando avaliar a relevância e importância dessa disciplina 
para alunos de graduação, bem como como a eficácia desta metodologia de ensino. 
Verificou-se que os próprios alunos sentem a necessidade de uma abordagem mais 
aprofundada da Bioinformática no currículo acadêmico, além disso, observa-se que 
metodologias ativas auxiliam no processo de ensino-aprendizagem desses alunos, 
facilitando uma aprendizagem significativa. 






With the advancement of Molecular Biology several datasets have emerged and together 
with them, there was a need to systematize and analyze this data for the generation of 
information. To perform such a function arises a new area that encompasses the 
Biological Sciences, Mathematics and Computer Science: The Bioinformatics. Few 
Brazilian universities offer courses that deal with aspects related to bioinformatics at the 
undergraduate level, thus, many biologists leave universities without having any 
knowledge about Bioinformatics. Because it is an area closely linked to Molecular 
Biology, Bioinformatics proves to be an important tool to aid in the teaching of some 
disciplines such as Genetics. In this context, the present work aims to introduce the 
discipline of Bioinformatics for undergraduates of the Biological Sciences course 
enrolled in the discipline of Molecular Genetics, through an active teaching methodology, 
aiming to evaluate the relevance and importance of this discipline for undergraduates, as 
well as the effectiveness of this teaching methodology. It was verified that the students 
themselves feel the need for a more in-depth approach to Bioinformatics in the academic 
curriculum, besides, it is observed that active methodologies assist in the teaching-
learning process of these students, facilitating a meaningful learning. 
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DNA – Ácido Desoxirribonucleico; 
PGH – Projeto Genoma Humano; 
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Desde a descoberta do DNA, diversas pesquisas foram propostas a fim de trazer 
mais informações sobre esta molécula, estas pesquisas trouxeram dados importantes que 
explicitam como o DNA atua nos organismos, e como é possível manipulá-lo em 
laboratórios. A partir dessas informações novos equipamentos surgiram, permitindo 
estudos mais aprofundados.  
Com este avanço tecnológico, houve também o avanço da Biologia Molecular, 
impulsionando assim a geração de dados e informações sobre a mesma. Com o número 
destes dados crescendo, surge então a necessidade de organizá-los e analisá-los, gerando 
de fato informação científica. Para tal problemática, surge uma disciplina que procura 
resolver estas questões: a Bioinformática. 
Nos cursos de graduação, em Ciências Biológicas por exemplo, poucas são as 
universidades que promovem o contato dos alunos de graduação às ferramentas de 
Bioinformática, tão pouco, utilizam destas ferramentas para facilitar o processo de 
ensino-aprendizagem nas disciplinas de graduação que mais podem ser favorecidas por 
essas, tais como: Genética, Biologia molecular, Evolução, entre outras. 
No Brasil, é perceptível a necessidade da geração de recursos humanos capazes 
de atuar nesta área, uma vez que o aumento de dados moleculares gerados pelas pesquisas 
científicas, estabelece uma demanda significativa. Entretanto, muitos alunos da 
graduação saem das universidades sem sequer saber da existência da Bioinformática. 
Além da importância do aprendizado da Bioinformática para os alunos de Ciências 
Biológicas, as ferramentas computacionais da Bioinformática podem ser usadas para 
promover a capacidade investigativa dos alunos de graduação ao se propor problemas 
biológicos que possam ser solucionados com o auxílio delas, auxiliando no processo de 




2- REFERENCIAL TEÓRICO 
 
2.1- Início da Bioinformática 
 
Desde a descoberta do DNA como molécula responsável pelo armazenamento da 
informação genética e a explicação da sua estrutura proposta por Watson e Crick em 1953, 
esta molécula se tornou o principal objeto de estudo dentro da biologia molecular. A partir 
dessas informações, novas tecnologias surgiram, o que permitiu um estudo mais 
aprofundado dos mecanismos utilizados por esta molécula para a manutenção e 
transmissão destas informações.(Farah, 2007). 
Um importante evento que desencadeou uma série de estudos acerca do DNA foi 
o Projeto Genoma Humano (PGH), teve início oficialmente em 1990 tendo como alguns 
de seus objetivos: determinar toda a sequência de bases do genoma; identificar todos os 
seus genes; armazenar as informações em bancos de dados acessíveis ao público e 
aperfeiçoar a análise dos dados (Farah, 2007). 
Inicialmente, o sequenciamento do genoma humano seria feito usando o mesmo 
método utilizado em 1995 para sequenciar o genoma de Haemophilus influenzae com 1,8 
milhões de pares de bases. Neste método, o genoma era partido em fragmentos menores 
e remontado a posteriori com o auxílio de ferramentas computacionais que 
reconheceriam os pontos de sobreposição das sequências (Farah, 2007). 
A partir do PGH, outros projetos foram desenvolvidos sequenciando genomas de 
plantas, mamíferos, invertebrados, fungos, bactérias, entre outros (Venter, 2010). 
Atualmente, diversas espécies já possuem seus genomas sequenciados, e este número 
continua a crescer (GenBank, 2017; GOLD, 2017). 
Com o avanço das pesquisas, novos equipamentos foram projetados, visando 
otimizar os trabalhos acerca da Biologia Molecular, desta forma, houve um aumento na 
produção de dados moleculares criando uma demanda de profissionais capazes de obter, 
organizar e analisar estes dados., desta maneira, a Bioinformática tem se tornado uma 
importante ferramenta para a obtenção, organização e análise destes, atuando na solução 
de problemas biológicos (Nunes et al., 2015). 
Através da evolução dos projetos genomas e das novas tecnologias da informação 
durante a última década do século XX, foi condicionado o surgimento de uma disciplina 
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que gerou vínculos entre a informática, estatística e as ciências biológicas: a 
Bioinformática. Esta disciplina se encontra na interseção das ciências da vida com as 
ciências da informação (Perezleo et al., 2003). 
A Bioinformática corresponde a um campo científico interdisciplinar que se 
propõe a investigar e desenvolver sistemas que facilitem a compreensão do fluxo de 
informação desde os genes até as estruturas moleculares, como também suas funções 
bioquímicas, suas condutas fisiológicas e finalmente sua influência nas enfermidades e 
saúde (Perezleo et al., 2003). 
2.2 - Cenário atual da Bioinformática 
 
Existe uma frequente associação entre os termos “Bioinformática” e “Biologia 
Computacional”, porém, estes possuem conceitos distintos. De acordo com GEWIN 
(2011p.143), os bioinformatas desenvolvem novas maneiras de adquirir, organizar e 
analisar dados biológicos, uma vez que os biólogos computacionais desenvolvem 
modelos matemáticos ou técnicas de simulações para determinar o significado biológico 
dos dados. 
Para Alves (2013) a Bioinformática atua no armazenamento, processamento, 
análise, previsão e modelagem de dados biológicos com a ajuda das ciências e tecnologias 
da computação. 
A Bioinformática como ramo da ciência tem se mostrado bastante promissora, 
revelando-se uma nova ferramenta na agregação do conhecimento para a biologia 
molecular atrelado a informática. É notável que a bioinformática percorre diversos 
campos dentro da biologia, como no planejamento na conservação da biodiversidade, na 
biologia sintética, ou aspectos mais teóricos como os genes e a interação proteica, 
trazendo resultados que perpassam a biologia e atingem outras áreas como a medicina, 
farmácia, biotecnologia, entre outros (Ouzounis, 2012).  
No ramo da saúde, a Bioinformática é uma importante ferramenta para a 
compreensão de como as informações genéticas são refletidas em características 
fisiológicas, como a susceptibilidade ao câncer, ou ainda o mecanismo patológico de uma 
mutação (Alves, 2013).  
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Na Farmácia, a Bioinformática é essencial na seleção de moléculas com o perfil 
necessário para a produção de um determinado fármaco, agregando informações como 
estrutura, propriedades das moléculas, entre outros (Alves, 2013). 
A Bioinformática traz a necessidade de um novo profissional no mercado, este 
profissional deve obter conhecimento sobre problemas biológicos, sendo capaz de 
analisa-los a partir dos resultados observados, deve ainda obter conhecimentos sobre 
estatística e ciências da computação para executar análises mais robustas. Contudo este 
profissional ainda é escasso no mercado (Alves, 2013). 
É possível observar que a inserção da Bioinformática no Brasil é raríssima, e ainda 
assim dá-se geralmente nos cursos de pós-graduação, havendo apenas algumas poucas 
universidades que introduzem os conhecimentos da Bioinformática ainda na graduação. 
(Ribeiro Junior, Oliveira e Ceccatto, 2012) 
Em outros países como Alemanha, Estados Unidos e Reino Unido, o cenário é 
divergente, uma vez que cursos de Bioinformática são ofertados em diferentes níveis de 
graduação (Zatz, 2002; Koch; Fuellen, 2008; Counsell, 2002). Em outros como Malásia, 
México, Cuba e Costa Rica, há um forte investimento no ensino da Bioinformática, que 
ocorre, de uma maneira geral, devido a demanda que surgiu com o rápido progresso da 
biologia molecular e biotecnologia nestes países (Zeti et al., 2009). 
Portanto, sob uma análise da situação atual da Bioinformática, é perceptível a 
necessidade de uma melhor apresentação desta nova disciplina das ciências biológicas 
aos graduandos. É válido ainda afirmar que o uso de ferramentas de Bioinformática 
expressa grandes possibilidades de contribuir significativamente com a aprendizagem dos 
alunos de graduação e consequentemente na formação dos futuros profissionais.  
É necessário mencionar que a bioinformática é uma área em ascensão e muito 
importante para os biólogos, porém, há uma defasagem no ensino desta nos cursos de 
graduação, logo este trabalho almeja avaliar como a introdução desta disciplina interfere 






2.3 – Bioinformática como recurso didático 
 
As metodologias ativas de ensino são aquelas que possibilitam ao estudante 
construir seu conhecimento, ao se tornar o centro das discussões relacionadas ao tema. 
(Melo e Sant’Ana, 2013). 
Sob esta perspectiva a Bioinformática traz características vantajosas quanto ao seu 
uso como recurso didático. Além de fornecer uma série de ferramentas que podem ser 
utilizadas de maneira ativa pelo aluno, ela amplia o pensamento crítico de reflexivos dos 
mesmos. 
Com o objetivo de auxiliar na aprendizagem dos alunos, diversos autores 
utilizaram a Bioinformática como recurso didático. 
Em Nunes et al (2015), os alunos utilizaram linguagem de programação para 
compreender processos ligados à Biologia Molecular tais como: Transcrição, Tradução, 
Complementariedade da fita de DNA, estre outros. Esse trabalho trouxe uma abordagem 
diferenciada para o ensino de Biologia Molecular. 
Para Badottit et al (2013), a Bioinformática se mostrou promissora para o ensino 
de proteômica, de modo que mesmo com o auxílio de tutoriais, os alunos são mais ativos 
no processo e de fato pensam de maneira analítica. 
De acordo com Mertz e Streu (2015), a metodologia ativa e a Bioinformática 
podem ser utilizadas para melhorar as habilidades de escrita e raciocínio dos alunos. Em 
seu trabalho, os autores propõem aos estudantes a escrita de um projeto com base em 
cursos de bioquímica fornecidos previamente, porém, nestes cursos os conteúdos são 
mediados por ferramentas de Bioinformática sob metodologia ativa, facilitando a 
compreensão dos processos abordados. Assim, o aluno consegue pensar em seguida 
maneiras de usar as ferramentas estudadas para a criação de outros projetos de pesquisa. 
 Outros trabalhos têm utilizado a Bioinformática para auxiliar no processo de 
ensino de diversas disciplinas, tais como: Bioquímica (Inlow, Miller e Pittman, 2007; 
Junior, 2010; Badotti et al., 2014; Mertz e Streu, 2015), Matemática (Chapman, 
Christmann e Thatcher, 2010; Wightman e Hark, 2012), Programação, Química, Física 





2.4 – Práxis na Educação 
Sabe-se que a técnica está fortemente associada à teoria e o contrário também é 
válido (Ribeiro e Jesus, 2015). Portanto, cabe ao docente buscar associar sempre as teorias 
com as práticas visando auxiliar o processo de aprendizagem, uma vez que a prática ajuda 
até mesmo na contextualização e propõe significado aos conteúdos abordados.  
Para Silva (2012), o docente deve fornecer algumas características ao discente, 
estas seriam: 
 Aquisição de consciência criativa, participativa e questionadora; 
 Apresentar referências teóricas para análise e interpretação da realidade; 
 Ação educativa capaz de veicular teoria e prática. 
A escolha de metodologias que facilitem este processo é de grande valia para a 
reflexão do professor, acerca das metodologias de ensino que este emprega nas suas aulas, 
estas reflexões podem auxiliar o docente em atingir tais objetivos. 
Krasilchik (2008) relata que as aulas expositivas foram e continuam sendo a 
metodologia mais utilizada nas aulas de Biologia, tendo fundamental importância para a 
consolidação de alguns conceitos básicos dentro da ciência, porém, por diversas vezes é 
notório que não há uma aprendizagem significativa por parte dos alunos. Na busca por 
solucionar esta situação, alguns pesquisadores como Krasilchik (2008) e Carvalho (2013) 
têm proposto metodologias ativas de ensino. Nestas metodologias os alunos deixam de 
ser receptores de um conteúdo expositivo e passam a participar do processo de ensino-
aprendizagem. 
Dentre as metodologias ativas existentes, a aprendizagem por investigação tem se 
mostrado estimulante para os alunos e tem contribuído para a aquisição de algumas 
habilidades consideradas fundamentais na formação do cidadão (Moreira, Souza e 
Almassy, 2014). 
 De acordo com Baptista (2010), existem conceitos divergentes para ensino por 
investigação, em que alguns relacionam o termo investigação com processos científicos, 
outros relacionam à resolução de problemas.  
Estas atividades permitem ao aluno:  
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[...] refletir, buscar explicações e participar com mais ou menos intensidade 
(dependendo da atividade didática proposta e de seus objetivos) das etapas de 
um processo que leve à resolução do problema proposto, enquanto o professor 
muda sua postura, deixando de agir como transmissor do conhecimento, 
passando a agir como um guia (AZEVEDO, 2004, p. 21). 
 
A Bioinformática traz a oportunidade de uma abordagem pedagógica diferenciada 
através da resolução de problemas (Wightman e Hark, 2012). Utilizar de suas ferramentas 
para estimular o aluno na busca por soluções é um método interessante para desenvolver 
habilidades esperadas para os futuros profissionais. 
Portanto, sob uma análise da situação atual da Bioinformática, questiona-se a 
necessidade da introdução desta nova disciplina das ciências biológicas aos graduandos. 
É válido ainda indagar se o uso de ferramentas de Bioinformática de maneira ativa 
contribui significativamente com a aprendizagem dos alunos de graduação e 




3 - OBJETIVOS 
 
3.1 – Geral:  
 
Introduzir os principais conhecimentos da Bioinformática aos alunos de 
graduação do curso de Ciências Biológicas matriculados na disciplina de Genética 
Molecular, através da solução de problemas estabelecidos, sob o uso de ferramentas 
computacionais, de maneira a facilitar a compreensão dos assuntos abordados na 
disciplina. 
 
3.2 – Específicos:  
 
 Verificar se a Bioinformática auxilia na compreensão dos assuntos abordados em 
sala a partir do ponto de vista dos alunos. 
 Verificar se as problemáticas apresentadas ampliam habilidades investigativas dos 
alunos de graduação; 
 Observar a partir das perspectivas dos alunos a importância desta disciplina no 




4 - METODOLOGIA 
 
4.1 - Área de estudo 
 
O presente trabalho foi realizado na Universidade Federal de Sergipe onde as 
casuísticas foram alunos da graduação que aceitaram participar do trabalho proposto. A 
proposta foi feita para uma turma de Genética Molecular composta por 27 alunos. 
4.2 - Procedimento técnico 
 
Este estudo foi submetido ao Comitê de Ética em Pesquisa Envolvendo Seres 
Humanos, através da Plataforma Brasil, obtendo aprovação no dia 11/12/2017 (CAAE: 
80239717.3.0000.5546). Os participantes, de forma individual, foram esclarecidos sobre 
a pesquisa e voluntariamente assinaram o Termo de Consentimento Livre Esclarecido 
(TCLE)1 anexado, seguindo o preconizado na resolução 510/2016. 
Foram planejadas 20 aulas a fim de introduzir os principais aspectos da 
Bioinformática bem como apresentar as ferramentas utilizadas, como demonstrado na 
Tabela 01. Para todas as aulas que envolviam o uso das ferramentas computacionais 
foram elaboradas abordagens teóricas e atividades prática, onde os alunos compreendiam 
a teoria de cada ferramenta na prática. Para a realização dos procedimentos práticos os 
alunos utilizaram tutoriais e roteiros2 elaborados especificamente para este fim. Desta 
maneira o aluno tinha a oportunidade de conhecer melhor cada ferramenta e tirar possíveis 
dúvidas sobre o funcionamento do programa utilizado.  
Todas as aulas foram planejadas com o propósito de criar o melhor cenário 
possível para que os alunos, em seguida, pudessem explorar as ferramentas de maneira 
autônoma, discutindo em grupo e atuando de forma ativa sobre as problemáticas a eles 
apresentadas. 
Ao todo foram elaborados quatro tutoriais e um roteiro, sendo os tutoriais 
utilizados para as aulas de análise de cromatogramas, alinhamento de sequências, 
alinhamentos múltiplos de sequências, e filogenia molecular, e o roteiro foi elaborado 
para aplicação na aula de banco de dados. 
                                                          
1 Em apêndice: Termo de Consentimento Livre Esclarecido (TCLE) 
2 Em apêndice: Tutoriais e Roteiro. 
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Tabela 01: Tabela com os temas das aulas, horas /aula dedicada a cada tema. 
ATIVIDADE HORA/AULA 
Introdução à Bioinformática 2 
Análise de cromatogramas 2 
Banco de Dados 2 
Alinhamento de sequências 4 
Filogenia Molecular 4 
Dúvidas 4 
Apresentação das soluções dos problemas 2 
  
Além das aulas teórico-práticas, quatro aulas ficaram disponíveis para que os 
alunos sanassem dúvidas relacionadas ao funcionamento dos softwares que implicassem 
na resolução do seu problema.  
As aulas teóricas buscavam abordar as principais características do tema em 
questão além de demonstrar o funcionamento dos programas que seriam utilizados. Após 
as aulas, os alunos resolviam em sala um problema de baixa complexidade com o auxílio 
de um tutorial e do professor, desta maneira os alunos se familiarizavam com os 
programas utilizados.  
Após todas as aulas teóricas e práticas, os alunos formaram 5 grupos e 
participaram de um sorteio que definiu seus temas e problemas biológicos a serem 
resolvidos.  
Cada problemática teria algumas questões que deveriam ser respondidas e os 
alunos deveriam preparar uma apresentação onde demonstrariam suas problemáticas, 
seus resultados e as metodologias utilizadas. 
Cada grupo ficou responsável por encontrar soluções para as problemáticas a eles 
apresentadas da maneira que acreditassem ser a melhor possível. 
Observa-se que o propósito em estabelecer problemas é de estimular o aluno em 
buscar as soluções possíveis para tais de maneira autônoma, visando ampliar o 
pensamento crítico, o raciocínio e habilidades investigativas dos alunos. 
Cada grupo ficou com o tema de uma das aulas, e suas respectivas problemáticas, 
como demonstrado na Tabela 02. 
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Tabela 02: Distribuição dos temas para os grupos formados. 
Grupo Tema 
Grupo 01 Análise de cromatogramas 
Grupo 02 Banco de dados 
Grupo 03 Alinhamento com o BLAST 
Grupo 04 Alinhamento múltiplo 
Grupo 05 Filogenia 
 
As problemáticas de cada grupo foram as seguintes: 
Problemática 01: Análise de sequenciamento 
Vocês fazem parte de uma equipe de laboratório de bioinformática, e receberam de um 
outro laboratório alguns resultados de um sequenciamento do tipo Sanger que foi 
realizado. O referido laboratório solicita seus serviços a fim de responder as seguintes 
questões:  
a) Todas as amostras apresentaram um bom sequenciamento? Justifique.  
b) Qual o valor de corte de PHRED utilizado nesta análise? Por que? 
c) Os contigs foram formados da maneira correta? Qual o tamanho obtido na 
sequência consenso?  
Problemática 02: Bancos de Dados 
Seu orientador está solicitando um conjunto de informações a respeito do gene E6 de 
Papiloma vírus humano (HPV) e solicita as seguintes respostas: 
a) Qual banco de dados você irá utilizar para acessar as informações de um único 
gene? E porquê? 
b) Qual o tamanho do gene, localização do gene no genoma do organismo e 
quantos aminoácidos tem a proteína? 
c) Qual a função/funções do gene em questão? 
Problemática 03: Alinhamento com o BLAST 
Um grupo de pesquisa dividiu as tarefas para a execução de um trabalho, você e sua 
equipe ficaram responsáveis por identificar a que organismos pertence um conjunto de 
sequências, encontrar espécies geneticamente similares às amostras que lhe foram 
encaminhadas através de uma ferramenta de busca por alinhamento local. Em seguida 
solicitaram as seguintes respostas: 
a) Existem 5 formas de realizar buscas de acordo com as sequências que você obtém, 
sabendo disto, qual será o método que você irá utilizar (BLASTn, BLASTp, 
tBLASTn...)? Justifique. 






Problemática 04:  Alinhamento múltiplo de sequências 
Ao receber um conjunto de sequências, seu orientador solicita que você realize um 
alinhamento e faça uma análise simples sobre estas, e pede que você verifique: 
a) Qual método você escolheria para realizar o alinhamento? ClustalW ou 
MUSCLE? Por que motivo? 
b) Após o alinhamento foi possível verificar que no 4º sítio há uma substituição de 
bases, esta substituição muda o aminoácido correspondente? Como denominamos 
este tipo de mutação? 
c) No sítio 634 é possível observar que um Gap foi inserido na espécie Tarsius 
syrichta, esse Gap modificou a matriz de leitura da sequência? Se sim, como 
minimizar os efeitos da inserção desse Gap levando em consideração a matriz de 
leitura?  
Problemática 05: Filogenia molecular 
Dentre as tarefas divididas no seu grupo de pesquisa, você e sua equipe receberam a 
função de realizar a filogenia de alguns genes alinhados. Para realizar a construção 
filogenética seu chefe lhe pergunta o seguinte: 
a) Dentre os métodos de construção de árvores filogenéticas, qual irá utilizar e 
por que motivo? (Neighbor-joining, máxima verossimilhança, máxima 
parcimônia) 
b) Esta árvore é confiável? Ela consegue explicar as relações filogenética entre 
as espécies analisadas? Por que? 
 
4.3 - Coleta de dados 
A coleta de dados foi efetuada através de um questionário3 de 11 questões, em que 
oito foram questões subjetivas, visando obter maior clareza nas respostas, e três foram 
objetivas, facilitando a categorização dos dados. Os dados obtidos foram tabulados (para 
questões objetivas) e analisados individualmente (para questões subjetivas). O 
questionário foi validado com três estudantes de graduação que não participaram do grupo 




                                                          
3 Em apêndice: Questionário aplicado. 
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5 - RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
Foram recebidos 23 questionários respondidos. Dentre estes, 47% (11 
participantes) responderam à primeira questão de maneira semelhante, destacando a 
importância da introdução da Bioinformática na graduação, além da falta de informação 
acerca deste tema, isso pode ser observado em algumas das respostas abaixo: 
Aluno 01: “Importante. Porque temos pouco contato com esse tipo de assunto, 
ainda mais quanto as práticas.” 
Aluno 02: É interessante, porque é algo que não temos no currículo e é uma área 
muito utilizada na área de pesquisas e laboratorial.” 
Aluno 03: “Achei importante porque introduziu conhecimentos além da grade 
curricular, abrindo novas perspectivas para outras formas de emprego na área da 
Biologia.” 
Aluno 04: “Achei muito interessante, pois é uma área pouco falada nas disciplinas 
de graduação e atualmente muito usada na pós-graduação [...]” 
Aluno 05: “De grande proveito, pois não temos essa disciplina no currículo do 
nosso curso.” 
Com base nestas citações é notável que os alunos percebem que existe a 
necessidade de utilizar a Bioinformática ainda na graduação, mesmo que de maneira mais 
superficial, pois, além de trazer aspectos que auxiliam na aprendizagem destes alunos, os 
conhecimentos básicos sobre esta disciplina provavelmente serão muito importantes para 
as pesquisas de pós-graduação de muitos destes alunos. 
De acordo com Wightman e Hark (2012), a introdução de conceitos de 
Bioinformática aos alunos no início de suas carreiras é eficaz e resulta em ganhos de 
aprendizado significativos. O que foi bastante evidenciado nas respostas dos próprios 
alunos. 
Os demais alunos resumiram suas ideias referente à esta questão alegando que a 




A segunda questão indagava aos participantes se as aulas de Bioinformática 
ampliavam suas habilidades investigativas. 82% (19 participantes) disseram acreditar que 
suas habilidades investigativas foram de fato ampliadas de acordo com a abordagem do 
conteúdo. Já a avaliação feita pelos alunos sobre o curso, de maneira geral, foi bastante 
positiva, em que 73% (17 participantes) avaliaram como “ótimo” e o restante como 
“bom”. 
Essas duas questões conseguem demostrar que a introdução desta disciplina 
conseguiu contribuir com aspectos importantíssimos para o futuro profissional. 
Estabelecer o pensamento crítico e analítico não tem sido uma tarefa fácil na docência e 
o uso destas ferramentas sob esta abordagem podem contribuir com este propósito. 
Sobre a importância e relevância da Bioinformática no currículo da graduação em 
Biologia, 22 participantes consideram importante para a sua formação, além disto, todos 
os alunos concordaram que de fato esta disciplina é relevante para o currículo. 
 Porém, alguns atribuíram maior importância desta disciplina para auxiliar na 
aprendizagem de outras disciplinas como por exemplo Genética e Evolução., enquanto 
outros (56%) disseram ampliar bastante a área de atuação dos formandos e prepara-los 
mais para o mercado de trabalho. 
Um dos pontos fundamentais para este trabalho trata-se da metodologia utilizada 
para abordar os temas escolhidos, pois utilizou-se das práxis na busca de atribuir 
significado aos conceitos fundamentais da Bioinformática. Os participantes da pesquisa 
também foram convocados à avaliarem este quesito através das questões 6 e 7. 
Com relação a este quesito, 100% dos participantes consideraram a metodologia 
ativa mais eficiente do que a abordagem apenas expositiva, alguns até justificam o motivo 
pelo qual esta metodologia foi bem avaliada por eles, como pode ser observado a seguir: 
Aluno 01: “É mais eficiente, uma vez que torna o aluno “protagonista”, ele quem 
vai buscar e construir o conhecimento dentro dos assuntos que são expostos.” 
Aluno 04: “Muito eficiente, pois estimula o aluno.” 
Aluno 06: “Mais eficiente, pois, fez a gente exercitar o que aprendemos na teoria 
e assim saber identificar em que tipo de situação podemos aplicá-la na prática.” 
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Aluno 07: “Muito mais efetiva, pois se somente fosse trabalhado a exposição sem 
a busca ativa, veríamos somente problemáticas fechadas e que não representariam 
problemas reais que pudéssemos enfrentar em nossas carreiras. ” 
A investigação estimula a criatividade e curiosidade, e incrementa a atitude crítica 
dos alunos, que desenvolvem uma nova postura em relação ao saber e se tornam mais 
motivados para aprender (Rodrigues e Borges, 2008; Munford e Lima, 2007; Zompero e 
Laburú, 2010). 
Em relação às sugestões para a abordagem da disciplina, alguns alunos trouxeram 
características interessantes que devem ser levadas em consideração, por exemplo: Aluno 
01: “seguir um passo a passo desde a coleta do material até as análises”, ou ainda, “cada 
aluno pensar em sua problemática e buscar maneiras de solucioná-la”. 
Estas falas conotam o quanto os alunos ficam entusiasmados ao sentir-se parte do 
processo de ensino-aprendizagem, bem como se sentem mais protagonistas ao participar 
ativamente da construção do seu conhecimento. 
Quanto a abordagem exclusiva da disciplina, os participantes dividiram opiniões, 
alguns acreditam que com uma abordagem exclusiva haveria a possibilidade de maior 
aprofundamento dos conteúdos além de mais tempo para a realização das atividades. 
Outros, acreditam que a interdisciplinaridade pode ser a chave para uma abordagem 
eficiente, uma vez que a Bioinformática é utilizada em diversas áreas. 
Alguns alunos mencionaram que de fato a abordagem interdisciplinar facilita o 
processo de aprendizagem, como visto nas falas a seguir: 
Aluno 01: “Poderia ser abordada com a disciplina de Genética Molecular, já que 
os assuntos estão interligados e ela ajudou no entendimento da genética” 
Aluno 04: “É importante ser incluída em outras disciplinas, para fixar o conteúdo. 
” 
Aluno 05: “Em conjunto, porque várias outras disciplinas poderiam usar artifícios 
para melhorar o entendimento dos assuntos. ” 
Aluno 12: “Em conjunto com outras disciplinas, porque fica mais interativa. ” 
Aluno 13: “Acho que poderia haver uma interdisciplinaridade, pois acaba 
ajudando aqueles que não possuem facilidade em genética. ” 
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Aluno 15: “Em conjunto, pois pode auxiliar no aprendizado de outras matérias” 
Aluno 17: “Ela deveria ser abordada sim com outras matérias, afinal o 
conhecimento é integrado e quanto mais essa integração é mostrada mais facilmente se 
constroem links nas informações técnicas aprendidas. ” 
Aluno 19: “Em conjunto com a genética, uma vez que estão interligadas. ” 
Aluno 20: “Em conjunto, pois aproxima os alunos da realidade da pesquisa, que é 
interdisciplinar. ” 
De acordo com as falas acima, é possível notar que o uso da Bioinformática 
através da metodologia ativa, consegue estimular e facilitar a aprendizagem dos alunos 
para os temas abordados. Observa-se também que as aulas de Bioinformática foram 
capazes de auxiliar no ensino de Genética. Os alunos ainda citam exemplos de outras 
disciplinas que poderiam usar destas ferramentas para ajudar na compreensão como 
Evolução e Bioquímica. 
Com relação aos conhecimentos prévios sobre Bioinformática, 12 participantes 
alegaram não conhecer a disciplina antes desta abordagem, os demais disseram conhecer 
superficialmente o assunto. O que reforça a falta de informação desta área em ascensão 




6 - CONCLUSÕES 
 
Com subsídio no exposto, é perceptível que poucos alunos conhecem a 
Bioinformática, e aqueles que conhecem, muitas vezes não sabem como utilizar as suas 
ferramentas nem em quais áreas se aplicam. Desta forma, é notória a importância da 
introdução das ferramentas de Bioinformática no currículo da graduação em Ciências 
Biológicas, uma vez que ela se mostrou facilitadora do processo de ensino-aprendizagem 
dos alunos, além de ampliar habilidades consideradas fundamentais para estes 
profissionais e sobretudo estimular os alunos a elaborarem pensamentos críticos sobre os 
assuntos explorados. 
Os participantes da pesquisa conseguiram identificar que de fato esta disciplina os 
auxiliou na sua percepção de possíveis soluções para uma problemática, e, portanto, trazer 
a Bioinformática para a graduação é de extrema importância para a formação acadêmica 
dos graduandos, gerando recursos humanos capacitados não apenas para o mercado de 
trabalho imediato como também para a investidura na pós-graduação. 
A metodologia ativa empregada facilitou a aprendizagem dos conteúdos de 
genética vistos anteriormente, fixando o conteúdo e auxiliando nas construções de 
significados para os assuntos estudados. 
Sendo assim é possível inferir que a aplicação de atividades como as propostas 
nesse trabalho agrega conhecimentos, ampliam habilidades importantes para o futuro 
profissional, e facilitam a aprendizagem de temas abstratos como a genética por exemplo, 
isto demonstra como estas metodologias podem contribuir para melhorar a qualidade da 
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 Termo de consentimento Livre e Esclarecido 
 
INSERÇÃO DA BIOINFORMÁTICA NO ENSINO DE GENÉTICA PARA OS 
CURSOS DE GRADUAÇÃO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS SOB 
METODOLOGIA ATIVA 
Prezado (a): 
Gostaríamos de convidá-lo (a) para participar da pesquisa “INSERÇÃO DA 
BIOINFORMÁTICA NO ENSINO DE GENÉTICA PARA OS CURSOS DE 
GRADUAÇÃO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS SOB METODOLOGIA ATIVA” a 
ser realizada nesta instituição de ensino. O objetivo da pesquisa é apresentar a disciplina 
de bioinformática aos alunos de graduação do curso de ciências biológicas através da 
solução de problemas estabelecidos, sob o uso de ferramentas de bioinformática. Sua 
participação é muito importante e ela se daria da seguinte forma (Responder ao 
questionário que lhe será entregue buscando relatar as respostas de maneira mais 
fidedigna possível). 
Esclarecemos que sua participação é totalmente voluntária, podendo o (a) senhor (a): 
recusar-se a participar, ou mesmo desistir a qualquer momento, sem que isto acarrete 
qualquer ônus ou prejuízo à sua pessoa. Esclarecemos, também, que suas informações 
serão utilizadas somente para os fins desta ou futuras pesquisas e serão tratadas com o 
mais absoluto sigilo e confidencialidade, de modo a preservar a sua identidade.  
Esclarecemos ainda, que o (a) senhor (a) não pagará e nem será remunerado (a) por sua 
participação. Garantimos, no entanto, que todas as despesas decorrentes da pesquisa serão 
ressarcidas, quando devidas e decorrentes especificamente de sua participação. 
Os benefícios esperados são a contribuição no acréscimo de informações relacionadas ao ensino 
da bioinformática. Quanto aos riscos, não há nenhum risco na participação desta pesquisa. 
Caso o (a) senhor (a) tenha dúvidas ou necessite de maiores esclarecimentos poderá nos contatar 
(Everton Silva Mota – evertonmotabio@hotmail.com – (79) 9 9139-4167 ou (79) 9 9119-5776 
Este termo deverá ser preenchido em duas vias de igual teor, sendo uma delas devidamente 
preenchida, assinada e entregue ao (à) senhor (a). 
Sergipe, ______ de _______________de 201___. 
Pesquisador Responsável RG: ___3.426.794 - 8____ 
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Eu, ___________________________________________________________, tendo 
sido devidamente esclarecido sobre os procedimentos da pesquisa, concordo em 
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2) Você acredita que as aulas de Bioinformática ampliaram as suas habilidades 
investigativas? 
 
(   ) sim   (  )um pouco (   ) não   
 
3) Como você avaliaria a inserção da Bioinformática feita para sua turma? 
 
(   ) Ótimo (   ) Bom (   ) Regular (   ) Ruim 
 








5) Sobre a importância da Bioinformática na sua formação acadêmica, como você a 
classificaria? 
 
(   ) Muito importante 
(   ) Importante 
(   ) Pouco importante 
(   ) Sem importância 
 
6) Você acha que apresentar a disciplina sob uma abordagem ativa, onde o aluno 
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7) Na sua opinião, apenas as aulas teóricas seriam suficientes para que os alunos 


















9) Você acredita que a Bioinformática deveria ser abordada de maneira exclusiva ou 







10) Você já tinha algum conhecimento sobre a Bioinformática antes desta disciplina? 






11) Você utilizará (ia) a Bioinformática como uma ferramenta para os estudos e/ou 
trabalhos científicos? Se sim, porque a escolheria? Caso a resposta seja negativa, 









UNIVERSIDADE FEDERAL DE SERGIPE 
CENTRO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS E DA SAÚDE - CCBS 





Observações: Sugerimos nomear as pastas dos arquivos não colocando espaços, acentos 
ou símbolos, pois estes podem acabar influenciando no funcionamento do programa. 
É sugerido que as pastas contendo os arquivos sejam armazenadas no disco C do 
computador, evitando que o programa não reconheça os arquivos, impedindo a abertura 
dos mesmos. 
Introdução: 
O Staden é um pacote de programas gratuito que roda em Windows, Unix, Linux e 
MacOSX, cuja finalidade é tornar uma série de sequências sobrepostas curtas em uma 
grande sequência contígua. O pacote de programas fornece ferramentas para analisar 
essas sequências.  
Staden está disponível em http://staden.sourceforge.net/. Para utilizá-lo você precisa 
fazer o download da versão compatível com o seu computador, instalá-lo. 
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Os programas principais contidos no Staden para montagem de sequências são PreGap4 
e Gap4. 
PreGap4 
Este programa é utilizado para mascarar as sequências de má qualidade que você 
provavelmente não quer que apareça na montagem final. Ele vai processar arquivos 
“raw” para que eles estejam de forma adequada para a montagem. 
Gap4 
Reúne fragmentos individuais em contigs longos permitindo a edição da sequência, ou 
seja, ela faz um consenso entre as sequências a fim de evitar discrepâncias.  
Utilizando o PreGap4 
Abrir o programa PreGap4, clicando em “Iniciar > Todos os Programas > Staden 
Package”. Após abrir o “PreGap4” você verá a seguinte janela contendo três abas na 
parte superior “Files to Process”, “Configure Modules” e “Textual Output”. Vamos 
começar a análise da esquerda para a direita.  
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Processamento dos Arquivos 
Para selecionar os arquivos de interesse clique em “Add Files” à direita. Este abrirá uma 
caixa de seleção de arquivos e você deve selecionar aqueles que se deseja trabalhar. 
 
Após a seleção, os arquivos devem aparecer na janela principal do PreGap4. A próxima 
etapa é configurar os módulos. 
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Selecione a aba “Configure Modules”, onde aparecerá a seguinte tela com os módulos 
a esquerda que você pode selecionar. 
 
 
Os módulos que estão em preto e marcados com o X são os módulos ativos, aqueles em 
cinza são os inativos. Para ativar ou desativar um módulo basta clicar no mesmo. Na 
maioria dos sequenciamentos não há necessidade de alterar nenhum módulo. 
Veremos a definição dos módulos que devem ser marcados em uma análise básica: 
General Configuration 
Nesta parte o programa pergunta se você quer olhar os seus arquivos de rastreamento para 
determinar o nome de cada amostra, ou se é para levar o nome do próprio arquivo. Nesta 
opção você deve responder não, pois a abordagem segura é ter sempre um nome a partir 
do arquivo. 
 Estimate Base Accuracies 
Este módulo esconde a sequência de má qualidade, ele deve ser definido como 
logarítmica base do cálculo do valor de Phred. 
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Trace format conversion 
Este módulo converte arquivos para um formato que Staden possa reconhecer. 
Convertendo para o formato ZTR você tem a vantagem de fazer arquivos muito menores 
o que lhe poupará espaço na hora de armazenar. 
 
Initialise Experiment Files 
Contém arquivos de experiência que você precisará para a saída dos outros módulos. 
Deve-se manter está opção ativada. 
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Quality Clip  
Este módulo vai mascarar sequência de má qualidade no alinhamento final, pois durante 
o sequenciamento, a qualidade das bases diminui no início e no fim das sequências. 
Existem dois modos de “clip”, um por chamada de base e outro por confiança “By base 
calls” e “By confidence”. Deve-se selecionar o “by confidence”, pois este apresenta 
maior precisão. Para alterar o valor de Phred, modificar a opção “Average confidence”. 
 
 
Sequencing Vector Clip 
Este módulo pode remover a sequência de vetor. 
Interactive Clipping 
Permite a visualização dos arquivos processados. 
Cloning Vector Clip 
Este módulo pode ser desativado uma vez que não executamos nenhuma clonagem. 
Salvando suas Opções 
Após configurar todos os módulos você pode salvar suas configurações clicando em 
“File” no menu principal e selecionar a opção “Save all parameters in all modules to”, 
salvar com um nome qualquer e a terminação “.aux”. 
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Gap4 shotgun assembly 
Neste módulo você irá fornecer um nome ao arquivo que será criado, para tal, deve-se 
clicar na aba “create new database” e na caixa de texto “Gap4 database name” deve 
ser colocado o nome do seu arquivo. 
 
Executando o PreGap4 
Quando todos os módulos estiverem definidos você pode executar o programa clicando 
em “Run” na parte inferior à esquerda da janela principal. Depois de o programa ter 
rodado aparecerá na janela principal as seguintes informações: 
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Após o termino do processamento, você pode simplesmente fechar a janela. 
 
Gap4 
Após o processamento realizado pelo PreGap4, você pode montar a sua sequência 
contígua (contig) utilizando agora o Gap4. Abrindo o Gap4 (“Iniciar > Todos os 
Programas > Staden Package > Gap4”) você verá a seguinte janela:  
 
 
Iniciando Nova Montagem 
A primeira coisa a se fazer é selecionar o arquivo com a extensão “aux” Isso pode ser 
feito apenas com dois clicks sobre o arquivo da sequência, ou clicando em (File > 
Open) e seleciona-se o arquivo desejado. 
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The Contig Selector 
As informações das sequências contíguas são fornecidas pelo Contig Selector nos trechos 
de DNA. O Contig Selector tem uma linha horizontal e uma série de linhas verticais 
adjacentes representando trechos de DNA montado.  
 
Contig options 
Selecionando a linha horizontal e pressionando o botão direito do mouse aparecerão 
várias opções de contig, que deverão ser selecionadas:  
List notes 
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Esta opção permite anexar notas de texto para o seu contig 
Complement contig 
Vão ajudar a manter a sequência boa entre os contigs curtas “sequências de grande 
consistência” e que os contigs longos não interfiram nos contigs curtos. 
Template display  
Representação gráfica das posições e orientações de leitura dentro do contig. Você pode 
criar uma exibição de modelos para todos os contigs clicando em “Template display” 
 
The Contig Editor 
O editor contig permite que você visualize as sequências e possa identificar as diferenças 
entre elas. Para acessá-lo, clique com o botão direito na linha horizontal do “Contig 
selector” e depois clique em “Edit contig”.  
 
O nome da sequência fica do lado esquerdo “5_F_E01_05”. À esquerda do nome fica o 
número da sequência. Quando este é negativo, significa dizer que houve uma inversão na 
sequência para que ela coubesse na montagem. 
Highlighting differences “destacando as diferenças” 
Destaca diferenças entre as sequências. Clicando em “Settings” na parte superior do editor 
você terá as opções para encontrar as diferenças entre as sequências. 
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Viewing the Chromatograms “visualizando os cromatogramas” 
Você pode visualizar o cromatograma clicando duas vezes em qualquer base da sequência 
consenso (CONSENSUS). Para inserir os valores de Phred no cromatograma, marcar a 
opção “Show confidence”. 
 
Hidden Data 
Para visualizar os dados ocultos da sequência que o PreGap considerou de má qualidade 
clique em “Cutoffs” na parte superior da janela “Contig Editor”. 
 
Salvando suas alterações 
Para salvar suas alterações em contig editor basta ir à janela Gap4 clicar em “File: Save 
consensus: Normal” para salvar a sequência consenso (contig) no formato FASTA, porém 
além deste formato recomenda-se que o arquivo seja salvo em “txt” uma vez que pode 
ser utilizado em seguida.   
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AULA PRÁTICA BIOINFORMÁTICA (BANCO DE DADOS) 
 
O presente roteiro busca demonstrar maneiras de obter informações dos bancos de dados 
dispostos no National Center of Biotecnology Information (NCBI). 
Passo 1: 
Acessa à página do NCBI através do link: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
Ao acessar este link a seguinte página será apresentada: 
 
Esta é a interface do NCBI onde você pode ver: 
1= Lista com bancos de dados do NCBI 
2= Opções de navegação do NCBI (depósito de sequências, download, tutoriais etc...) 
3= Principais bancos de dados 
4= Notícias sobre o NCBI 
5= Caixa seletora de banco específico 
6= Caixa de texto onde coloca-se os termos a serem pesquisados nos bancos de dados. 
 
Para este roteiro iremos focar nos itens 5 e 6, onde escolheremos o banco de dados de 
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É válido mencionar que, como o NCBI é um programa norte-americano, os termos 
colocados na caixa de texto devem estar em inglês ou o nome da espécie pesquisada. 
Passo 2: 
Altere a caixa seletora de banco para o banco de nucleotídeos, conforme figuras abaixo: 
   
  
 
Em seguida coloque na caixa de texto o seguinte:    Rbcl Cocos nucifera 
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Clique no primeiro link, onde você obterá algumas informações à cerca deste gene. 
 
Nesta página você encontrará informações como Locus, tamanho do gene, se é gene linear 
ou circular, número de acesso, os autores que depositaram a sequência etc... Ao rolar a 
página para baixo você encontrará as letras CDS, que significa coding DNA sequence ou 
região codificante. 
É comum encontrar na descrição do gene o termo "partial cds", este termo significa que 
a sequência do gene não está completa, pois quem depositou não obteve a sequências 
completa submetendo somente uma parte do gene. Já se a descrição for: "complete cds" 
que dizer que a sequência completa do gene foi depositada. 
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O que temos nesta imagem é: 
1= CDS ou região codificante; 
2= Gene cujo as informações serão descritas; 
3= Produto do gene em questão; 
4= sequência de aminoácidos (aa) do gene em questão. 
 
Além destas informações existem várias outras que podem ser adquiridas, com por 
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Todas estas informações são depositadas no banco de dados no formato Genbank, porém 
alguns programas usam estas sequências em outros formartos para executar uma série de 
análises, um destes formatos é o formato FASTA. Neste banco de dados você também 
consegue acessar esta sequência com o formato FASTA, basta ir no início da página e 









Ao clicar em FASTA, você será encaminhado a uma página onde a sequência de 
nucleotídeos está em formato Fasta.  
O formato FASTA inicia com o símbolo >, seguido do nº de acesso e descrição do gene. 
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Outra maneira de adquirir informações sobre genes é acessando o banco de dados de gene 
alterando a caixa seletora de banco de dados, e pesquisando pelo gene de interesse, seja 
na busca convencional ou na busca avançada. 
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Para realizar uma busca avançada, vá ao banco de dados de gene como anteriormente e 
clique em “Advanced”.  
 
 
Você será encaminhado a uma outra página com os seguintes campos: 
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Em “All Fields” você delimita em que campo você deseja pesquisar, por exemplo, ao 
clicar no campo Gene name, você diz ao software que gostaria de pesquisar pelo nome 
do gene, ao clicar em “AND”  você diz ao software que operador você deseja ativar nesta 
busa, sendo eles: 




Neste caso serão retornados resultados que correspondam ao gene de nome “Rbcl” E ao 
organismo “Cocos nucifera”, logo resultados de Rbcl para outros organismos como 
Atleae funifera por exemplo, não irão aparecer. 
OR- retorna ao usuário apenas resultados que obtenham os termos de um campo ou outro. 
Exemplo: 
 
Neste caso tanto resultados correspondentes à “Rbcl” quanto à “Cocos nucifera” terão 
seus resultados retornados. 
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NOT -  retorna ao usuário apenas resultados que obtenham os termos de um campo 
excluindo os resultados do termo que está no segundo campo. 
Exemplo: 
 
Neste caso todos os resultados correspondentes à Rbcl que não incluam “Cocos nucifera” 
retornaram ao usuário. 
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Acesse as informações desta proteína usando o número de acesso a seguir através do 
banco de dados de gene: KX028884.1 
Agora responda as seguintes questões: 
1) Qual foi o gene localizado através deste número de identidade? 
 
 




3) O gene localizado codifica alguma proteína? 
 
 
4) Qual título do artigo relacionado à deposição desta sequência? 
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Para realizar este alinhamento iremos utilizar o programa MEGA 7, este encontra-se 
disponível para Download no site: < http://www.megasoftware.net/ >. 
 
Para realizar este alinhamento iremos adquirir as sequências no banco de dados GenBank, 
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No campo de busca coloque o termo: “Human papillomavirus type 33 E6 complete 
Genome”, algo semelhante a imagem abaixo deve aparecer. 
 
Pode clicar no primeiro link, neste momento você está obtendo informações acerca do 
HPV tipo 33 e para fim desta atividade iremos usar o gene E6. 
Para acessar as informações apenas deste gene, é necessário selecionar a região 
codificante deste, isto pode ser feito ao localizar a descrição do gene e clicando no termo 
“cds”, em seguida em “FASTA” para obter os dados em arquivo com o formato Fasta. 
Veja as imagens abaixo: 
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Para obter Regiões similares basta clicar em “Run BLAST” no lado esquerdo da tela que 
você será encaminhado à uma página para a realização do BLAST. 
A região destacada é a 
região codificante do 
gene em questão. 
Aqui você tem apenas a região codificante do gene E6 no formato 
FASTA, ou seja, as informações das outras regiões não influenciarão 
na sua análise. 
UNIVERSIDADE FEDERAL DE SERGIPE 
CENTRO DE CIÊNCIAS BIOLÓGICAS E DA SAÚDE - CCBS 






Agora, alguns parâmetros devem ser modificados a fim de permitir a localização de 
sequências menos similares (porém ainda homólogas) às suas. 
Para tal, role a página para baixo e clique em: “Somewhat similar sequences (blastn)”, ao 
clicar neste parâmetro, você está permitindo que o programa busque por sequências 
menos similares à sua. 
Em seguida clique em “Algorithm parameters” para expandir alguns parâmetros que 
ficam ocultos, ao fazer isto, selecione o parâmetro “Max target sequences” e o modifique 
para 1000, assim você permite que o programa lhe retorne 1000 alvos encontrados ao 
invés de apenas 100. 
Veja as imagens abaixo: 
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Feito isto, clique em BLAST e aguarde os resultados. 
 
 
Ao finalizar o programa lhe retornará uma página semelhante a esta: 
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Nela, você consegue observar algumas informações sobre os hits encontrados. 
Role a página para baixo e selecione 5 tipos de papilomavírus diferentes, para facilitar 
use os números de acesso seguintes: EU918766.1 , KT799935.1, KY225962.1,  
KU298930.1, KF700140.1. 
Estes hits escolhidos apresentam o genoma completo ou mais de um gene do tipo de 
papilomavírus, logo, deve clicar no seu número de acesso para obter informações apenas do 
gene E6. 
 
Ao clicar no número de acesso, clique novamente na região CDS do gene E6e clique em 
FASTA para obter as informações desta região, ao fazer isto, selecione as informações, 
copie e cole-as num bloco de notas dando “um enter” de uma sequência para outra. 
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Em seguida salve o arquivo no diretório escolhido. 
Para usar os dados que você coletou, o arquivo em formato “.txt” (salvo em bloco de 
notas) deve ser alterado para formato FASTA. Para fazer isto basta apenas renomear o 
arquivo e modificar a extensão do arquivo para “.fas”, como nas imagens abaixo: 
    
Copie a sequência e o título dela e salve num bloco de notas. 
Ao colar uma sequência, 
pressione “ENTER” no 
seu teclado, assim o 
programa reconhece 
que as informações a 
seguir serão de uma 
outra sequência. 
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Um aviso como este pode aparecer, clique em “sim” e aguarde a conversão. 
 
Agora seu arquivo está pronto para ser utilizado pelo programa MEGA 7, basta abri-lo 
com dois cliques, e duas telas surgirão: 
 
Caso ache necessário, você pode renomear suas sequências, facilitando a análise no final, 
para realizar esta operação, basta clicar duas vezes sobre o nome da sequência e editá-la. 
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Mantenha apenas o nome do vírus e o tipo, repita este processo para todas as sequências. 
 
Para realizar o alinhamento o programa oferece dois métodos, o método ClustalW e o 
MUSCLE. 
ClustalW 
Este método, realiza um sequenciamento par a par e a partir deste, cria uma árvore guia. 
Esta árvore, é utilizada para alinhar as sequências restantes com o primeiro alinhamento 
formado pelo programa. O problema deste método se dá principalmente quando as 
sequências são pouco similares, enviesando a árvore guia e o alinhamento em si. 
MUSCLE 
Este método realiza processos muito semelhantes ao descrito acima, porém o MUSCLE 
realinha as sequências e recalcula as pontuações para cada alinhamento refeito, criando 
assim o que chamamos de refinamento dos alinhamentos. 
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Neste caso, pode-se optar pelo método MUSCLE, ao clicar nele o programa questionará 
se você quer alinhar a sequência de DNA ou códons, para esta análise, vamos alinhar os 
códons. Outra maneira de realizar este procedimento, é traduzindo a sequência de 
nucleotídeos e alinhando as sequências traduzidas. 
 
 
Ao clicar no MUSCLE, clique em “compute” e aguarde o resultado do alinhamento. 
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OBS.: Em alguns casos códons de parada podem aparecer no meio da sequência 
traduzida, neste caso é válido verificar se o gene em questão é traduzido de acordo com 
o código padrão de a.a. ou se é traduzido por um código variado. Essa análise só será 
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Hoje vamos usar o alinhamento de sequências múltiplas (MSA) o qual geramos a partir 
da última aula para inferir as relações evolutivas entre as sequências. As análises 
filogenéticas produzem diagramas com ramificações que podem ilustrar claramente as 
relações entre sequências que não são aparentes a partir de análises como alinhamento 
múltiplo de sequências (MAS). As árvores filogenéticas são, obviamente, úteis para 
estudos evolutivos e comparativos com foco em relações e padrões de divergência 
evolutiva, mas eles também estão se tornando cada vez mais importantes para a geração 




O Neighbour-joining é rápido e bastante confiável, e, portanto, pode ser utilizada para 
fazer árvores iniciais possam construir hipóteses sobre a topologia da árvore antes de 
passar para os programas mais rigorosos. Neste tutorial, iremos focar na construção 
filogenética utilizando este método e o método de máxima parcimônia, comparando seus 
resultados. 
Primeiramente localize as sequências alinhadas que foram salvas na aula anterior: (HPV 
gene E6). 
Em seguida, abra o MEGA, clique em “TA Data”; “Open a file” e selecione o arquivo 
das sequências alinhadas. 
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Em seguida clique em “Analyze”. 
 
Agora você pode obter algumas informações acerca da sua sequência clicando no “TA” 
que apareceu na interface do programa. 
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Ao clicar neste ícone, uma nova janela se abrirá onde você poderá obter informações 























Quarta trinca de 
nucleotídeos 
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Presumindo-se que as sequências já estão alinhadas podemos iniciar a construção da 
filogenia deste grupo. 
Na janela principal do MEGA clique em: Analysis > Phylogeny > Construct/Test 
Neighbor- Joining Tree. Vamos ficar com os parâmetros padrões, mas certifique-se de 
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Seu retorno deve ser uma árvore filogenética bem formatada em uma nova janela. 
Observe os valores acima de cada nó ou ramo na árvore. Estes são chamados de valores 
de bootstrap, e são uma medida de confiança estatística para cada nó. Qualquer pontuação 
de bootstrap ≥ 70 é geralmente considerada bastante confiável. 
 
 
1 - Quantos nós confiáveis de bootstrap existem? 
2- Você tem muita confiança nesta árvore? 
 
Vamos tentar agora através do método de Máxima Parcimônia, lembre-se de selecionar o 
bootstrap como teste para a filogenia: 
Após estes passos você possivelmente obterá uma árvore semelhante a esta: 
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1 - Quantos nós confiáveis de bootstrap existem? 
2- Você tem muita confiança nesta árvore? 
3 – Houve alguma alteração entre as árvores realizadas? 
4 – Em qual das duas árvores você teria mais confiança? Porquê? 
5 – Existe uma maneira de melhorar a sua hipótese de “melhor árvore”? 
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Bioinformatics for undergraduate students of Biological Science course 
under active methodology 
Everton Silva Mota and Marcus Vinícius de Aragão Batista 
[A ser submetido na revista Biochemistry and Molecular Biology Education] 
Abstract 
With the advancement of Molecular Biology, several datasets have emerged and together 
with them, there was a need to systematize and analyze this data for the generation of 
information. To perform such a function arises a new area that encompasses the 
Biological Sciences, Mathematics and Computer Science: The Bioinformatics. Few 
Brazilian universities offer courses that deal with aspects related to bioinformatics at the 
undergraduate level, thus, many biologists leave universities without having any 
knowledge about Bioinformatics. Because it is an area closely linked to Molecular 
Biology, Bioinformatics proves to be an important tool to aid in the teaching of some 
disciplines such as Genetics. In this context, the present work aims to introduce the 
discipline of Bioinformatics for undergraduates of the Biological Sciences course 
enrolled in the discipline of Molecular Genetics, through an active teaching methodology, 
aiming to evaluate the relevance and importance of this discipline for undergraduates, as 
well as the effectiveness of this teaching methodology. It was verified that the students 
themselves feel the need for a more in-depth approach to Bioinformatics in the academic 
curriculum, besides; it is observed that active methodologies assist in the teaching-
learning process of these students, facilitating a meaningful learning. 
Key words: Teaching of Biology; Molecular genetics; Active methodology; Curricular 
Innovation. 
Introduction 
Since the discovery of DNA, several researches have been contributed with more 
information about this molecule; these researches have brought important data explaining 
how DNA acts in organisms, and how it is possible to manipulate it in laboratories. From 
this information, new equipment has emerged, allowing more in-depth studies. 
With the advance of laboratory equipment’s, there was also the advancement of 
Molecular Biology, thus increasing the data and information about it. With the number of 
these data growing, then the need arises to organize and analyze them, effectively 
generating information. For this issue, appears the Bioinformatics, that tries to solve these 
questions. (Farah, 2007; GenBank, 2017; GOLD, 2017). 
In Brazil, undergraduate courses in biological sciences, for example, hardly offer 
to undergraduate students some knowledge about bioinformatics, nor do they use these 
tools to facilitate the teaching-learning process in undergraduate classes. 
  
In Brazil, the need to generate human resources capable of acting in this area is 
noticeable, since the increase in molecular data generated by scientific researches 
establishes a significant demand. However, many undergraduate students leave 
universities without even knowing what bioinformatics is about. Ribeiro Junior; Oliveira; 
Ceccatto (2012), show this fact when they say that the insertion of bioinformatics is very 
rare and still occurs generally in postgraduate courses, with only a few universities 
introducing bioinformatics knowledge in undergraduate studies. 
It is known that in the academic and social environment the technique is strongly 
associated with the theory and the opposite is also valid (3). Therefore, the professor 
might to seek always to associate theories with the practices in order to help the learning 
process.  
As (4) says, the professors should provide some characteristics to the student, these would 
be: 
• Acquisition of creative, participative and questioning awareness; 
• Present theoretical references for analysis and interpretation of reality; 
• Be able to link theory and practice. 
The choice of methodologies that facilitate this process is of great value for the 
reflection of the professor, so that these reflections help the students to follow the path to 
the objective proposed by the professor for the course. 
The active methodology of teaching is a viable alternative to promote such 
characteristics, and those that enable the student to build their knowledge, while 
becoming the center of the discussions related to the theme define it. (5). 
Bioinformatics brings the opportunity of a differentiated pedagogical approach 
through problem solving (6). Using your tools to stimulate the student in the search for 
solutions is an interesting method to develop skills such as those cited by Silva, (2012). 
It is necessary to mention that bioinformatics is a growing area and very important 
for biologists, however, there is a lag in the teaching of this in undergraduate courses, so 
this study aims to evaluate how the introduction of the Bioinformatics interferes in the 
quality of student training of Biological Sciences. 
  
Several authors have already used bioinformatics in order to improve the training 
of undergraduates. In (7), students used programming language to understand processes 
related to Molecular Biology such as: Transcription, Translation, Complementarity of the 
DNA tape, and others. The work brought a differentiated approach to the teaching of 
Molecular Biology. 
For (8), Bioinformatics has shown promise for the teaching of proteomics, so that 
even with the aid of tutorials, students are more active in the process and in fact think in 
an analytical way. 
According to (9), the active methodology and Bioinformatics can be used to 
improve students' writing and reasoning skills. In their work, the authors propose to 
students to write a project based on previously provided biochemistry courses, but in these 
courses the contents are mediated by Bioinformatics tools under active methodology, 
facilitating the understanding of the processes approached. Thus, the student can then 
think of ways to use the tools studied for the creation of other research projects. 
Other works also used Bioinformatics to assist in the teaching process of several 
disciplines, such as: Mathematics (6,10) , Biochemistry (8,9,11,12) Programming, 
Chemistry, Physics (13), Physiology (7,14), among others.  
Therefore, under an analysis of the current situation of bioinformatics, especially 
in Brazil, the need to introduce of Bioinformatics in the academic curriculum of the 
undergraduate courses in Biological Sciences is questioned. It is still valid to inquire that 
the use of bioinformatics tools in an active way contributes significantly with the learning 
of undergraduate students and consequently in the training of these future professionals. 
Thus, this study aims to introduce the Bioinformatics to undergraduates of the 
Biological Sciences Course through an active pedagogical methodology, where the 
students will seek solutions of biological problems proposed by the professors, thus, we 
aim to verify if such problems presented amplify students' investigative skills. In addition, 
it is sought to observe from the perspectives of the students the importance of this 
discipline in the curriculum of the course. 
 
Material and Methods 
  
The present study was carried out at the Federal University of Sergipe, where the 
sample were undergraduate students who accepted to participate in the proposed work. 
The proposal was made for a group of Molecular Genetics composed of  27 students 
where 100% of the students studied Biological Sciences.  
This study was submitted to the Research Ethics Committee Involving Human 
Beings, through the Brazil Platform, obtaining approval on 11/12/2017 (CAAE: 
80239717.3.0000.5546). The participants, individually, received the questionnaire with 
the attached free informed consent form, according to resolution 510/2016. 
Were planned lessons in order to introduce the main aspects of Bioinformatics as 
well as to present the tools used, as shown in table 01. Were elaborated theoretical and 
practical lectures for all the classes that involved the use of computational tools, where 
students understood the theory of each tool and put this knowledge into practice. For the 
accomplishment of the practical procedures the students used tutorials and scripts 
elaborated specifically for this purpose. Thus the student had the opportunity to know 
more about each tool that would be used. 
All classes were planned with the purpose of creating the best possible scenario 
so that the students could then explore the tools in an autonomous way, discussing in 
groups and acting in an active way on the problems presented to them. 
In all, four tutorials and one script were elaborated, the tutorials being used for the 
sequence analysis classes, BLAST alignment, multiple alignments, and phylogeny, and 
the script was prepared for application in the database class. 
Table 01: Table with the themes of the classes, hours dedicated to each theme. 
ACTIVITY HOURS 
Introduction to Bioinformatics 2 
Chromatograms analysis 2 
Database 2 
Sequence alignment 4 
Molecular Phylogeny 4 
  
Questions 4 
Presentation of problem solutions 2 
In addition to the theoretical-practical classes, four classes were available for 
students to solve doubts related to the operation of the software that implied in solving 
their problem. 
The theoretical classes sought to address the main characteristics of the subject in 
question and demonstrate the functioning of the programs that would be used. After 
classes, students solved a problem of low complexity in the classroom with the aid of a 
tutorial and the professor, in this way the students became familiar with the programs 
used. After all the theoretical and practical classes, the students formed five groups and 
participated in a lottery that defined their themes and biological problems to be solved. 
Each problem would have some questions that should be answered and the 
students should prepare a presentation where they would demonstrate their problems, 
their results and the methodologies used 
Each group was responsible for finding solutions to the problems presented to 
them in the way they believed to be the best possible. 
It is observed that the purpose in establishing problems is to stimulate the student 
in seeking the possible solutions for such in an autonomous way, aiming at amplifying 
the critical thinking, the reasoning and investigative abilities of the students. 
Each group had the theme of one of the classes, and their respective problems, as 
shown in the table below: 
Table 02: Distribution of the themes to the groups formed. 
Group Theme 
Group 01 Chromatograms analysis 
Group 02 Database 
Group 03 Sequence alignment with BLAST 
Group 04 Multiple alignment 
Group 05 Phylogeny 
 
The Issues of each group were as follows: 
  
 
Issue 01: Sequencing analysis 
 
You are part of a bioinformatics lab team, and have received from another lab some 
results from a Sanger-like sequencing that was done. The said laboratory requests its 
services in order to answer the following questions:  
a) Did all the samples show a good sequencing? Justify. 
b) What is the cut-off value of PHRED used in this analysis? why? 
Are the contigs formed correctly? What is the size obtained in the consensus sequence? 
Issue 02: Databases 
Your professor is requesting a set of information regarding the Human Papillomavirus 
E6 (HPV) gene and requests the following responses: 
a) Which database will you use to access the information of a single gene? It's because? 
b) What is the size of the gene, the location of the gene in the genome of the organism 
and how many amino acids does the protein have? 
c) What is the function / functions of the gene in question?  
Issue 03: Alignment with BLAST 
A research group divided the tasks for the execution of a work, you and your team 
were responsible for identifying which organisms belong to a set of sequences, finding 
species genetically similar to the samples that were sent to you through a local alignment 
search tool. They asked for the following answers: 
a) There are 5 ways to perform searches according to the sequences you get, knowing 
this, what method will you use (BLASTn, BLASTp, tBLASTn ...)? Justify. 
 
b) Are the results found in your search statistically significant? why? 
 
  
Issue 04: Multiple Alignment 
Upon receiving a set of sequences, your advisor asks you to perform an alignment and 
do a simple analysis on these, and asks you to check: 
a) Which method would you choose to perform the alignment? ClustalW or MUSCLE? 
Why? 
b) After the alignment it was possible to verify that at the 4th site there is a substitution 
of bases, does this substitution change the corresponding amino acid? What do we call 
this type of mutation? 
c) At site 634 is it possible to observe that a Gap was inserted into the Tarsius syrichta 
species, that Gap modified the sequence reading matrix? If yes, how to minimize the 
effects of the insertion of this Gap taking into consideration the reading matrix? 
Issue 05: Phylogeny 
Among the tasks divided into your research group, you and your team were given the 
function of performing the phylogeny of some aligned genes. To carry out the 
phylogenetic construction your boss asks you the following: 
a) Among the methods of phylogenetic tree construction, which one will you use and 
for what reason? (Neighbor-joining, maximum likelihood, maximum parsimony) 
b) Is this tree reliable? Can it explain the phylogenetic relationships between the 
species analyzed? why? 
The collection was done through a questionnaire of 11 questions, where 8 are 
subjective questions, aiming to obtain greater clarity in the answers, and 3 are objective 
facilitating the categorization of the data. The data obtained were tabulated (for objective 
questions) and analyzed individually (for subjective questions). 
Results and discussion 
A total of 23 questionnaires were received. Among the 47% (11 participants) 
answered the first question in a similar way, highlighting the importance of introducing 
  
Bioinformatics in undergraduate courses, as well as the lack of information about this 
topic, this can be observed in some of the answers below: 
Student 01: "Important. Because we have little contact with this kind of subject, 
even more as practices. " 
Student 02: It is interesting because it is something that we do not have in the 
curriculum and it is a very used area in the area of research and laboratory. " 
Student 03: "I found it important because it introduced knowledge beyond the 
curriculum, opening up new perspectives for other forms of employment in the field of 
biology." 
Student 04: "I found it very interesting, because it is an area that is not widely 
spoken in undergraduate courses and is currently widely used in postgraduate studies [...]" 
Student 05: "To great advantage, because we do not have this discipline in the 
curriculum of our course.” 
Based on these quotations, it is notable that students realize that there is a need to 
use Bioinformatics even in the undergraduate curriculum, even though in a more 
superficial way. Thus, the professor can contribute with aspects that aid in the learning of 
these students, basic knowledge about this subject is likely to be fundamental for the 
postgraduate research of many of these students. 
According to Wightman e Hark, (2012), the introduction of bioinformatics concepts to 
students early in their careers is effective and results in significant learning gains. This 
was clearly demonstrated in the students' own speeches. 
The other students summarized their ideas regarding this question, arguing that the 
introduction was very useful for a better understanding of laboratory analyzes. 
The second question asked participants if bioinformatics classes would expand their 
investigative skills. 82% (19 participants) said they believed that their investigative 
abilities were indeed broadened according to the content approach. 
The students' evaluation of the course in general was very positive, where 73% (17 
participants) evaluated how great and the rest as good. 
  
These two issues can demonstrate that the introduction of this discipline has contributed 
important aspects to the professional future, establishing critical and analytical thinking 
has not been an easy task in teaching and the use of these tools under this approach can 
contribute to this purpose. 
Regarding the importance and relevance of Bioinformatics in the undergraduate 
curriculum in Biology, 22 participants consider it important for their training. In addition, 
all the students agreed that in fact this subject is relevant to the curriculum, however, 
some attributed greater importance of this discipline to while others (56%) said that they 
were able to increase the number of trainees and to prepare them more for the job market. 
One of the fundamental points for this work is the methodology used to approach the 
chosen themes, since it used praxis in the search of assigning meaning to the fundamental 
concepts of Bioinformatics. The participants of the survey were also invited to evaluate 
this question through questions 6 and 7. 
With regard to this issue, 100% of the participants considered this approach to be more 
efficient than the expository only approach, some even justify the reason why this 
methodology was well evaluated by them as can be observed below: 
Student 01: "It is more efficient, since it makes the student" protagonist ", he who will 
seek and build the knowledge within the subjects that are exposed" 
Student 04: "Very efficient, because it stimulates the student.” 
Student 06: "More efficient, therefore, made us exercise what we learned in theory and 
thus know how to identify in what kind of situation we can apply it in practice.” 
Student 07: "Much more effective, because if we only worked the exhibition without the 
active search, we would see only closed problems that would not represent real problems 
that we could face in our careers. 
Research stimulates creativity and curiosity and increases the critical attitude of students, 
who develop a new attitude towards knowledge and become more motivated to learn 
(Rodrigues e Silva, 2009; Zompero e Laburú, 2010; Munford e Lima, 2013). 
In relation to the suggestions for approaching the subject, some students brought 
interesting characteristics that should be taken into account, for example: "to follow a step 
  
by step from the collection of the material to the analysis", or "every student to think 
about problems and find ways to solve it.” 
These statements connote how students become enthusiastic when feeling part of the 
teaching-learning process, as well as feel more protagonists when actively participating 
in the construction of their knowledge. 
As for the exclusive approach of the subject, the class was divided; some believe that with 
an exclusive approach there would be the possibility of further deepening of the contents, 
besides more time for the accomplishment of the activities. Others believe that 
interdisciplinarity may be the key to an efficient approach, since Bioinformatics is used 
in many areas. 
Regarding previous knowledge about Bioinformatics, 12 participants claimed not to 
know the discipline before this approach the others, said they knew the subject 
superficially. 
Conclusion 
With subsidy in the above, it is noticeable that few students know Bioinformatics, and 
those who know often do not know how to use their tools or in what areas they apply. 
Thus, the importance of introducing the tools of Bioinformatics in the undergraduate 
curriculum in Biological Sciences is notorious, since it has proved to be a facilitator of 
the teaching-learning process of the students, besides expanding skills considered 
fundamental for these professionals and above all stimulating the critical thoughts about 
the subjects explored. 
The participants of the research report themselves to be able to identify that in fact this 
discipline helped them in their perception of possible solutions to a problem. In addition, 
it brings Bioinformatics to undergraduate studies is of extreme importance for the 
academic training of undergraduates, generating human resources trained not only for the 
immediate job market but also for the endowment in graduate studies. 
Thus, it is possible to infer that the application of activities such as those proposed in this 
work adds knowledge and amplifies important skills for the professional future, which 
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